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論文の要旨 
 
 国内のカンキツ栽培・生産は、主として中山間地域、島嶼部のような他作物の栽培が困難
な地域で行われており、地域振興に果たす役割は大きい。良食味等の特徴ある形質を有し、
消費者から強く支持されるようなカンキツ品種の作出は、国産果実の供給量の減少を防止す
るとともに、地域経済の活性化に大いに役立つ。また、輸出品目としても有望である果実形
質に優れたカンキツ品種の育成は、農業における国際的な競争力を重視する我が国の成長戦
略に合致する重要な課題となりうる。そこで本研究では、日本のカンキツ育種において、新
たな品種を持続的かつ効率的に生み出すことを可能とする革新的な育種システムを構築す
るための基盤となる研究課題として、国内のカンキツ育種素材の遺伝的構造や多様性の情報
を収集し、各系統・品種の遺伝的能力を評価するとともに、果実形質についてマーカー選抜
に有用なゲノム領域の特定に取り組んだ。 
本論文は主に 4 つの構成から成り立っている。序章に続く第 2 章では、国内のカンキツ育
種素材について遺伝的背景と集団構造を評価し、第 3 章では育種素材の遺伝的能力の評価と
ともに育種システムの基盤となる個体の選抜方法と交配組合せの選択方法について検討し
た。第 4 章および第 5 章では F1 分離集団を用いた QTL 解析と品種・系統群を用いたゲノム
ワイド関連解析（genome-wide association study、GWAS）を行い、カンキツ育種における DNA
マーカーを利用した育種法の有効性について検討した。そして、最終章では本研究を総括す
るとともに今後の課題について検討した。 
 
第 2 章「カンキツ育種素材における集団構造の分析」 
国内のカンキツ育種において交雑親として多用される育種素材 126 品種・系統の交配履歴
を整理し、遺伝的背景を明らかにした。その結果、国内のカンキツ育種素材は突然変異集団
からなる 13 種、無性繁殖群からなる 2 種、1 つの在来品種および交雑由来だが交雑親が不
明の 5 品種から構成される 21 の基礎品種に由来していることが明らかになった。21 の基礎
品種のうち、突然変異集団からなる 13 種はウンシュウミカン（Citrus unshiu Marcow.）、ス
イートオレンジ（C. sinensis [L.] Osbeck）、キングマンダリン（C. nobilis Lour.）、クレメンテ
ィン（C. clementina hort. ex Tanaka）、チチュウカイマンダリン（C. deliciosa Ten.）、ダンシー
タンジェリン（C. tangerina hort. ex Tanaka）、ポンカン（C. reticulata Blanco）、イヨ（C. iyo hort. 
ex Tanaka）、ヒュウガナツ（C. tamurana hort. ex Tanaka）、グレープフルーツ（C. paradisi 
Macfad.）、キシュウミカン（C. kinokuni hort. ex Tanaka）、ハッサク（C. hassaku hort. ex Tanaka）
およびタンカン（C. tankan Hayata）であり、無性繁殖群からなる 2 種はキミカン（C. flavicarpa 
hort. ex Tanaka）および弓削瓢柑（C. yuge-hyokan hort. ex Yu. Tanaka）、在来品種は‘河内晩柑’
であり、由来不明の交雑品種は‘谷川ブンタン’、‘サンジャシントー’ 、‘ソ連タンゼロ’、 ‘マ
ーコット’ および‘はるか’であった。カンキツ育種素材 126 品種・系統について近交係数を
計算したところ、平均値は 0.029±0.062 で低かったが、30 品種・系統が 0 でない近交係数
の値を持ち、そのうち 13 品種・系統が 0.1 以上の近交係数を示した。近交係数の最大値は
0.25 で、世代の進んだ品種・系統ほど近交係数が高い傾向にあり、国内のカンキツ育種素材
は交雑育種の進展に伴い近交係数が上昇傾向にあることが明らかになった。また、126 品
種・系統と 21 の基礎品種との相加的血縁係数を計算したところ、21 の基礎品種のうち、ウ
ンシュウミカン（25.7%）、スイートオレンジ（17.3%）、キングマンダリン（8.1%）、クレメ
ンティン（7.9%）、チチュウカイマンダリン（7.3%）、ダンシータンジェリン（5.8%）およ
びポンカン（4.9%）の 7 品種で 126 品種・系統の遺伝子構成の 77.1%を占めており、顕著な
遺伝的画一化が認められた。これらの結果は、中長期的な観点からは近交度の上昇による近
交弱勢や遺伝的画一化がもたらす選抜効率の低下や遺伝的脆弱性への警鐘となる一方、カン
キツ育種の効率化のための基盤情報として、血縁構造を利用した遺伝的能力の評価や重要形
質に関与する QTL の集積などに利用可能だと思われた。 
 
第 3 章「血縁情報に基づくカンキツ果実形質の育種価予測と分離予測」 
カンキツ交雑育種を進める上で、農業形質について遺伝的能力を正確に評価して有望個体
を選抜すること、後代の形質分離を予測して有望な交配組合せを選択することは、育種シス
テム構築の重要な課題になる。第 3 章では、前章で明らかにされたカンキツ育種素材の血縁
構造と交雑育種の選抜過程で蓄積された表現型データを利用して、BLUP（Best Linear 
Unbiased Prediction）法による育種価の予測と形質分離の予測モデルの作成を行った。2009
年～2012 年の 4 年間、カンキツ 111 品種・系統と農業・食品産業技術総合研究機構果樹研
究所カンキツ研究口之津拠点におけるカンキツ育種事業として育成された交雑実生 2011 個
体について果実重、果皮色、果皮の粗滑の程度、剥皮性、果肉色、果肉の硬さ、じょうのう
膜の硬さ、糖度および酸含量の調査を実施し、これらのデータをもとに BLUP 法による育種
価の予測を行った。その結果、供試 2122 個体の全ての形質について高い精度で育種価の予
測が可能であり、特に遺伝率が中程度の形質について、個体自身の表現型記録のみに基づく
従来の選抜法よりも育種価の予測精度が高かった。この結果から、BLUP 法はカンキツ交雑
育種における有望個体の選抜方法として有用である可能性が示唆された。さらに BLUP 法に
よる育種価の予測値と遺伝パラメータの推定値をもとに、有望な交配組合せを選択するため
の形質分離の予測モデルを構築した。予測モデルの精度を実データをもとに検証するため、
‘たまみ’×‘不知火’93 個体、‘津之望’×‘みはや’81 個体および‘はれひめ’×‘西
南のひかり’69 個体の 3 集団について、全データセットから計算された育種価の予測値の
分布と予測モデルによる育種価の分布を比較したところ、両者は概ね良く一致した。このこ
とから、本章で提案した形質分離の予測モデルは実用性があるものと判断された。予測モデ
ルを用いて供試 2122 個体から 2 個体を選んで得られる全ての交配組合せ（2122H2 = 2,252,503
通り）から、ウンシュウミカン以上または‘不知火’以上の果実品質を持つ個体の出現確率
を計算したところ、最も有望と判断された交配組合せで出現確率はそれぞれ 3.75%および
11.53%であった。これらの計算結果は交配組合せの選択だけでなく、育種計画において育種
規模を決定するための情報としても利用可能であり、カンキツ交雑育種の効率化に大きく寄
与するものと思われた。 
 
第 4 章「分離集団を用いたカンキツ果実形質の QTL 解析」 
BLUP 法はカンキツ交雑育種における有望個体の選抜方法として有用である一方、表現型
データが得られるまで同じ交配による F1 集団内での個体間の優劣を判断することができな
い。そのため、BLUP 法では未結実期間の影響から、果実形質の早期選抜は困難である。個
体当たりの占有面積が大きく、結実までに多くの年月と労力を必要とするカンキツでは
DNA マーカーによる果実形質の早期選抜が育種の効率化に大きく寄与するものと考えられ
る。そこで第 4 章では果実形質の選抜マーカーを開発するため、‘はれひめ’×‘吉田ポン
カン’F1 集団 110 個体を用いて QTL 解析を行った。対象形質は果実重、糖度、浮き皮の発
生程度および水腐れ症の発生率の 4 形質で、2013 年～2015 年の 3 ヵ年について特性評価を
実施した。GBS（genotyping by sequencing）法による SNP タイピングを行い、ダブルシュー
ドテストクロス法により‘はれひめ’で 442 座位からなる 635.8cM の連鎖地図と‘吉田ポン
カン’で 332 座位からなる 892.8cM の連鎖地図をそれぞれ作成した。そして、Interval Mapping
法および Multiple QTL Mapping 法により QTL の探索を行った。その結果、果実重で 4 つ、
糖度で 1 つ、浮き皮の発生程度で 3 つ、水腐れ症の発生程度で 1 つ、合計で 9 つの新規の
QTL を検出することができた。検出した QTL の寄与率は 14.1～26.7%であり、果実重に関
する FWq3 と浮き皮に関する PPq2 と PPq3 の 2 つの QTL は複数年で検出された。検出され
た QTL の由来と後代品種・系統への遺伝を明らかにするため、Lander-Green アルゴリズム
による QTL ハプロタイプの推定を行った。その結果、各 QTL について選抜または淘汰の対
象となる QTL ハプロタイプを持つ育種素材が明らかになり、検出した 9 つの QTL による選
抜・淘汰の実施が可能な交配組合せを明らかにすることができた。 
 
第 5 章「品種・系統群を用いたカンキツ果実形質のゲノムワイド関連解析」 
F1 集団を用いた QTL 解析では、稀な遺伝的変異の原因となる遺伝子座の検出に有効な手
法とされている一方、交配親においてともにホモの遺伝子型である QTL については検出す
ることができない。第 5 章では F1 集団よりも広い遺伝的変異から QTL を探索するため、国
内のカンキツ育種素材 103 品種・系統を対象として果実形質の GWAS を行った。2007 年を
除く 2005 年～2012 年の 7 年間、果実重、果皮色、果皮の粗滑の程度、剥皮性、果肉の硬さ、
じょうのう膜の硬さ、糖度および酸含量の 8 形質について特性評価を実施し、GBS 法によ
り得られた 2354 座位の SNP データを用いて家系構造と集団分化を考慮した混合モデルによ
り GWAS を行った。その結果、果実重で 4 つ、果皮色、果肉の硬さおよびじょうのう膜の
硬さでそれぞれ 1 つずつの QTL を検出した。果実重の 2 つの QTL は第 4 章で検出した FWq2
および FWq4 と同一だと考えられ、残り 5 つについては新規の QTL であった。果皮の粗滑
の程度、剥皮性、糖度および酸含量については QTL が検出されず、果実重、果皮色、果肉
の硬さおよびじょうのう膜の硬さで検出された QTL についても寄与率は 0.38～7.55%と低
かった。そのため、カンキツの果実形質について早期選抜を行うためには、個別の交配組合
せにおいて大きな遺伝効果を表す QTL を明らかにするほか、ゲノミックセレクション
（genomic selection、GS）による効果の小さな QTL に支配される形質の選抜効率を検証する
必要性が考えられた。 
 
第 6 章「総合考察」 
本研究による主要な成果として、国内のカンキツ育種素材の集団構造を明らかにし、その
特徴を生かした育種法として BLUP 法の適用を提案した。また 7 つの果実形質について、
DNA マーカー育種に利用可能な 14 の QTL を検出した。将来的には、各品種・系統の詳細
なゲノム情報にもとづいて、必要に応じて新しい遺伝子型の導入を図って育種集団の遺伝的
多様性を正確に管理しながら、交雑育種で蓄積した表現型データを活用した遺伝的能力の高
精度予測に基づく最適な交配組合せの選択および効率的な個体選抜を実現するとともに、マ
ーカー選抜やGSを利用した幼苗選抜を組み合わせて優良品種の効率的な作出を持続的に可
能とする育種システムを構築することが重要だと考えられる。 
